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 A produção nacional de trigo na safra 2014/2015 foi de 
aproximadamente 5,9 mil toneladas (Conab, 2015). Um dos principais fatores 
limitantes da produtividade na região sul do Brasil, a qual é responsável por 
92% do total produzido, são as doenças fúngicas como giberela, oídio e 
ferrugem da folha (Lau et al., 2011). 
A ferrugem da folha é causada pelo fungo Puccinia triticina. Este 
patógeno possui elevada taxa de especialização fisiológica (Bruce et al., 2014) 
e é adaptado às condições climáticas da região sul do Brasil. As ferrugens 
possuem cinco estágios distintos: teliosporos, basidiosporos e urediniosporos 
no hospedeiro e picniosporos e aeciosporos nos hospedeiros alternativos, 
sendo que uma nova geração de urediniosporos se forma a cada 10-14 dias, 
disseminando a doença na lavoura (Kolmer, 2013). A resistência genética foi e 
continua sendo uma das formas mais efetivas e eficientes de controle, além de 
ser uma alternativa “limpa”, diminuindo a necessidade de aplicação de produtos 
químicos para controle da doença. 
Toropi é uma cultivar de trigo, lançada em 1965, que apresenta 
resistência de planta adulta durável à ferrugem da folha. Se sabe que nesta 
cultivar existem dois genes recessivos que explicam parcialmente essa 
resistência, temporariamente designados como Trp-1 e Trp-2 (Barcellos et al., 
2000), localizados nos cromossomos 1A e 4D (Brammer, 2000; Da-Silva et al., 
2012). Apesar disso, ainda não se tem muito bem elucidado quais e quantos 
outros genes, nem as rotas metabólicas que estão envolvidas na resposta de 
defesa desta cultivar.  
Os objetivos deste trabalho foram identificar quais genes e principais 
rotas metabólicas estão envolvidas na resistência durável à ferrugem da folha 
na cv. Toropi, visando maior compreensão genética e potencial uso na 
piramidização de genes. 
Plantas de Toropi foram cultivadas em câmaras de crescimento com 
ambiente controlado e as folhas bandeira no estágio de planta adulta foram 
inoculadas com urediniosporos da raça MDT-MR (B55) de ferrugem da folha. 
Plantas controle foram inoculadas somente com óleo, a fim de subtrair o efeito 
deste nos resultados. As folhas bandeira foram coletadas em diferentes tempos 
pós-inoculação, 0, 6, 12 e 24 horas após a inoculação (hpi). O sequenciamento 
de RNA (RNA-Seq) foi realizado em triplicatas biológicas para cada horário 
inoculado e controle, resultando em 24 bibliotecas. A montagem do 
transcriptoma de referência e a análise dos genes diferencialmente expressos 
foram realizadas via ferramentas de bioinformática: software Trinity (Grabherr et 
al., 2011), para montagem do transcriptoma e protocolo RSEM (Li & Dewey, 
2011) e software EdgeR (Robinson et al., 2010) para cálculo dos genes 
diferencialmente expressos. A anotação funcional foi realizada pelo software 
BLAST (Altschul et al., 1997) e Blast2GO® (Conesa et al., 2005). As bibliotecas 
foram comparadas par-a-par. 
Foram obtidos 2.798.981.764 reads nas 24 bibliotecas. Foram montados 
463.371 contigs dos quais 19.633 foram diferencialmente expressos. O tempo 
pós-inoculação onde mais genes foram diferencialmente expressos foi 24 hpi 
(Figura 1A). A formação da célula mãe-de-haustório ocorre aproximadamente 
12 hpi e a formação do haustório 24 hpi (Hu & Rijkenberg, 1998; Zhang & 
Dickinson, 2001), sendo assim a formação dos haustórios pelo patógeno é a 
etapa que mais ativa genes em trigo cv. Toropi.  
O sistema de defesa em plantas pode ser ativa ou passiva, sendo que 
nas ativas têm-se as rápidas e lentas (Guest & Brown, 1997). O 
reconhecimento do patógeno pela planta ocorre instante após o contato com o 
fungo. Os resultados obtidos neste trabalho confirmam que já nos momentos 
iniciais da infecção, 6 hpi, há uma alteração no perfil de expressão dos genes 
(Figura 1B), tanto induzidos como reprimidos ou silenciados.  
As principais rotas metabólicas, alteradas durante o processo de 
infecção do patógeno causador da ferrugem da folha na cv. Toropi são geração 
de precursores metabólicos e energia; catabolismo; transporte; resposta a 
estímulos e estresses bióticos e abióticos. 
Os genes e rotas metabólicas identificadas neste trabalho permitirão um 
melhor entendimento da resistência de planta adulta da cultivar, viabilizando, 
num futuro próximo, sua utilização no melhoramento genético da cultura. 
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Figura 1 – Contagem de contigs diferencialmente expressos na cultivar Toropi 
ao longo do tempo de infecção por Puccinia triticina (0, 6, 12 e 24 horas após a 
inoculação - hpi) na comparação das bibliotecas inoculada (hpi) versus 
respectivo controle (cont), geradas via sequencimento (A). Quantidade de 
contigs que tiveram aumento (up-regulated) ou diminuição (down-regulated) de 
expressão 24 horas após a inoculação, quando em comparação com seu 
respectivo tempo zero (B). 
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